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요 약 유사 서브 시퀀스 검색은 분자 생물학 분야에서 사용되는 매우 중요한 연산이다. 본 논문에서

는 대규모 DNA 시퀀스 데이타베이스를 처리 대상으로 하여 효율성과 정확도를 보장하는 실용적인 유사 

서브 시퀀스 검색 기법을 제안한다. 제안된 기법은 이진 트라이를 인덱스 구조로 채택하여 DNA 시퀀스로

부터 추출한 일정 길이의 윈도우 서브 시퀀스를 인덱싱 대상으로 한다. 유사 서브 시퀀스 검색 알고리즘

은 기본적으로 다이나믹 프로그래밍 기법에 근거하여 이진 트라이를 루트로부터 너비 우선(breadth-first) 

방식으로 운행하며, 경로 상에 존재하는 모든 유사 서브 시퀀스를 검색해 낸다. 그러나 질의 길이가 윈도

우의 크기보다 큰 일반적인 경우에는 질의를 일정 길이의 서브 시퀀스로 분해하여 각 서브 시퀀스에 대하

여 유사 서브 시퀀스 검색을 수행한 후, 후처리 과정에 의하여 정확도에 손상 없이 이 들 결과를 결합하

는 분할 질의 처리 방식을 채택한다. 제안된 기법의 우수성을 검증하기 위하여, 실험을 통한 성능 평가를 

수행한다. 실험 결과에 의하면, 제안된 인덱스 기법은 접미어 트리에 비하여 약 40%의 작은 저장 공간을 

가지고도 약 4～17배의 검색 성능의 개선 효과를 나타낸다. 또한 분할 질의 처리 방식에 의한 유사 서브 

시퀀스 검색 알고리즘은 질의 길이가 긴 경우에도 효율적으로 동작하여 Suffix와 Smith-Waterman 알고

리즘에 비하여 각각 수배에서 수십배의 검색 성능의 개선 효과를 나타낸다.

키워드 : DNA 시퀀스 데이타베이스, 유사 서브 시퀀스 검색, 인덱싱, 트라이, 접미어 트리

Abstract In molecular biology, approximate subsequence search is one of the most important 

operations. In this paper, we propose an accurate and efficient method for approximate subsequence 

search in large DNA databases. The proposed method basically adopts a binary trie as its primary 

structure and stores all the window subsequences extracted from a DNA sequence. For approximate 

subsequence search, it traverses the binary trie in a breadth-first fashion and retrieves all the matched 

subsequences from the traversed path within the trie by a dynamic programming technique. However, 

the proposed method stores only window subsequences of the pre-determined length, and thus suffers 

from large post-processing time in case of long query sequences. To overcome this problem, we divide 

a query sequence into shorter pieces, perform searching for those subsequences, and then merge their 

results. To verify the superiority of the proposed method, we conducted performance evaluation via 

a series of experiments. The results reveal that the proposed method, which requires smaller storage 

space, achieves 4 to 17 times improvement in performance over the suffix tree based method. Even 

when the length of a query sequence is large, our method is more than an order of magnitude faster 

than the suffix tree based method and the Smith-Waterman algorithm. 

Key words : DNA sequence database, approximate subsequence search, indexing, trie, suffix tree
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1. 서 론

DNA 시퀀스는 모든 생물의 생명 특성을 결정하는 

코드로서 A, C, G, T의 네 가지 문자들로 구성된 스트

링으로 표현된다. 분자 생물학에서 어떤 DNA 시퀀스를 

해석하기 위한 가장 기본적인 방법은 그것과 염기 배열

이 유사한 다른 DNA 시퀀스의 특성을 이용해 구조 및 

기능 등을 유추하는 것이다[1].

DNA 시퀀스를 대상으로 하는 유사 서브 시퀀스 검

색(approximate subsequence match) 문제는 다음과 

같이 정의된다[2,3]. DNA 시퀀스 S와 질의 시퀀스 Q, 

유사 허용치(tolerance) T가 주어지면, Q와 유사 허용

치가 T 보다 작거나 같은 서브 시퀀스 S'을 S 내에서 

검색해 낸다. 이때 Q와 S' 사이의 유사도를 계산하기 

위하여 응용 목적에 적합한 유사도 함수(similarity 

function)를 정의하여 사용하게 되며, 에디트 거리(edit 

distance) 등을 예로 들 수 있다. 

DNA 시퀀스 검색을 위하여 일반적으로 사용되는 방

식은 데이타베이스 전체를 검색 대상으로 하는 순차 검

색 기법이다[4]. BLAST [5,6]는 DNA 시퀀스 검색 연

산을 위하여 가장 널리 사용되는 표준 도구이다. 

BLAST는 휴리스틱스 기반 알고리즘에 의하여 고속의 

시퀀스 검색 기능을 제공하지만, 검색 결과의 완전한 정

확도를 보장하지는 못한다. 유사 서브 시퀀스 검색 연산

의 정확성을 보장할 수 있는 대표적인 알고리즘으로 

Smith-Waterman 알고리즘[4]를 들 수 있다. 그러나, 

이 방식은 많은 계산량을 필요로 하여 속도가 느리므로 

실제적인 사용에 있어 제한적이다. 

최근의 DNA 시퀀스 데이타베이스 규모의 급격한 증

가 추세를 고려할 때, DNA 시퀀스 검색 연산을 보다 

효과적으로 지원할 수 있는 인덱싱 및 질의 처리 기술

이 요구된다. 접미어 트리(suffix tree)[7]는 DNA 시퀀

스 검색을 위한 좋은 인덱스 구조로 알려져 왔다. 접미

어 트리는 주어진 시퀀스의 접미어에 해당되는 서브 시

퀀스들을 트리 형태로 구성한 것으로서 질의와 정확히 

일치하는 서브 시퀀스를 고속으로 검색한다. 최근 효율

적인 접미어 트리 구성 방식 및 접미어 트리 기반의 유

사 서브 시퀀스 검색 알고리즘들에 관한 연구가 활발히 

이루어지고 있다[8-13]. 그러나 접미어 트리는 그 구조

적 특성으로 인하여 다음과 같은 문제점을 갖는다.

① 접미어 트리는 일반적으로 매우 큰 저장 공간을 필

요로 하여, 그 크기는 데이타베이스 크기의 수 십배

에 이른다[14-16]. 

② 디스크 액세스 패턴이 지역적이지 못하여 검색 성능

이 떨어진다. 접미어 트리의 크기가 클수록 이 트리

를 순회하는 시간이 길어지며, 따라서 전체 검색 성

능이 떨어진다[12].

③ 접미어 트리는 그 구조적 특성 상 페이지 단위로 구

현하기가 어렵다. 따라서 모든 데이타를 페이지 단위로 

구현하는 DBMS와 밀 결합(seamless integration)에 

어려움이 있다[7,17]. 

본 논문에서는 이와 같은 접미어 트리의 문제점들을 

해결하는 DNA 시퀀스 검색을 위한 새로운 인덱스 구

조를 제안하고, 이를 기반으로 하는 효율적인 질의 처리 

방식을 제안한다. 본 연구에서 제안하는 인덱스는 트라

이(trie)[7,18]를 기본 구조로 하여 포인터 없이 트라이

를 비트 스트링으로 표현하는 방식을 채택한다. 또한 

DNA 시퀀스를 구성하는 모든 문자의 시작 위치로부터 

일정 길이의 서브 시퀀스(윈도우 서브 시퀀스)를 추출하

여 이를 인덱싱의 대상으로 한다. 이는 DNA 시퀀스의 

접미어들의 최대 공통 접두어(LCP: Longest Common 

Prefix)의 크기가 평균적으로 매우 작다는 성질을 이용

한 결과로서 접미어 대신에 비교적 작은 크기의 윈도우 

서브 시퀀스를 인덱싱 대상으로 한다. 

제안된 인덱스를 기반으로 하는 유사 서브 시퀀스 검

색 알고리즘은 다이나믹 프로그래밍 기법을 사용하여 

이진 트라이 경로 상에 존재하는 모든 유사 서브 시퀀

스를 검색한다. 트라이 인덱스 탐색 방식으로서 너비 우

선 방식을 채택하여 인덱스를 구성하는 각 페이지 데이

타에 대하여 단 한 번의 디스크 액세스에 의한 단 한 

번의 순차적 처리에 의하여 모든 경로 상의 유사 서브 

시퀀스를 검색해낸다. 그러나 제안된 인덱스는 일정 길

이의 윈도우 서브 시퀀스만을 인덱싱 대상으로 하고 있

으므로 질의 길이가 커지는 경우 후처리 과정에 의한 

질의 처리 시간이 증가하게 된다. 따라서 본 연구에서는 

질의의 길이에 따라 질의를 적절히 분할하여 처리하는 

분할 질의 처리 기법을 사용하여 질의 처리 성능을 최

적화한다. 

다양한 실험을 통하여 제안된 인덱스 및 유사 검색 

기법의 성능을 기존의 방식과 비교하여 정량적으로 검

증한다. 실험 결과에 의하면, 제안된 이진 트라이 인덱

스 기법은 접미어 트리에 비하여 약 40%의 작은 저장 

공간을 가지고도 수배에서 수십배의 검색 성능의 개선 

효과를 나타내며, 특히 질의 길이가 긴 경우에도 효율적

으로 동작함을 보인다. 

본 연구의 주요 기여도는 다음과 같다. 1) DNA 시퀀

스의 특성을 고려한 효율적인 인덱싱 기법을 제안하였

다.: 이진 트라이 인덱스는 접미어 트리에 비하여 작은 

저장 공간을 사용하며, 진정한 의미의 디스크 페이지 기

반의 인덱스 구조를 가지고 있어 DNA 인덱싱 기법으

로 가장 잘 알려진 접미어 트리를 대신하여 접미어 트

리의 응용 분야에 활용이 가능하다. 2) 인덱스 기반의 
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효율적인 유사 서브 시퀀스 검색 기법을 제안하였다.: 

일반적으로 질의 길이가 길거나 유사 허용치가 커지는 

경우, 접미어 트리 등 인덱스 기반의 유사 서브 시퀀스 

검색은 효율을 보장하기 어렵다는 생각이 받아들여지고 

있다. 본 연구에서는 실용 규모의 DNA 데이타베이스에 

대하여 질의 길이가 길고 유사 허용치가 큰 경우에도 

인덱스 기반의 유사 서브 시퀀스 검색이 효율적으로 이

루어짐을 보인다. 

본 논문의 구성은 다음과 같다. 제 2장에서는 본 연구

의 배경으로서 DNA 시퀀스 검색과 관련된 기존의 연

구들을 간략히 소개한다. 제 3장에서는 제안하는 인덱싱 

방법을 제시하고, 제 4장에서는 이를 이용한 유사 서브 

시퀀스 검색 방법을 제안한다. 제 5장에서는 실험에 의

한 성능 평가를 통하여 제안하는 기법의 우수성을 규명

하고, 제 6장에서는 결론을 내린다.

2. 관련 연구

본 장에서는 DNA 시퀀스 검색에 대한 기존의 관련 

연구에 대하여 요약한다. 

순차적 검색을 기반으로 하는 대표적인 유사 서브 시

퀀스 검색 기법으로 Smith-Waterman(SW) 알고리즘

[4]를 들 수 있다. SW 알고리즘은 다이나믹 프로그래밍

(dynamic programming)기법에 의하여 두 시퀀스 S와 

Q 사이에 최적의 부분 정렬(optimal local alignment)

을 찾는다. 그러나 이 방식은 두 시퀀스의 길이의 곱에 

비례하는 계산량(O(|Q|×|S|))을 필요로 하여 속도가 느

린 단점이 있다. 

BLAST[5,6]는 현재 DNA 시퀀스 검색 연산을 위하

여 가장 널리 사용되는 표준 도구로서 빠른 시간 내에 

최적에 가까운(near optimal) 정렬을 얻는 효율적인 알

고리즘으로 인정받고 있다. 그러나 BLAST는 관련 데

이타베이스가 주기억 장치에 적재되어야 하며, 검색 속

도가 데이타베이스 사이즈에 비례하고, 워드의 고정 길

이에 따라 검색 결과의 정확도가 영향을 받는 점 등이 

문제점으로 지적된다. 

DNA 시퀀스 데이타베이스에 대하여 사전에 인덱스

를 구성, 활용함으로써 DNA 시퀀스 검색의 속도 향상

을 기대할 수 있다. 인덱스 기반의 DNA 시퀀스 검색 

기법은 역 인덱스(inverted index) 방식[3,19,20], 다차원 

인덱스 방식[21], 영속 트리 방식[9,11,12] 등으로 분류

할 수 있다. 

정보 검색 분야에 활용되는 역 인덱스(inverted index)

를 기반으로 하는 인덱싱 기법으로 참고문헌 [3,19,20]의 

방식을 들 수 있다. 시퀀스 데이타베이스 내에서 일정 

길이의 인터벌(interval)을 오버랩핑 시켜가며 추출하여 

이 들을 워드로 하여 각 워드의 포스팅 리스트(출현 시

퀀스 번호, 오프셋 정보 등 포함)를 구성하는 방식으로 

속도 향상 효과를 얻을 수 있다. 참고문헌 [3]에서는 특

히 압축 인덱스 구조를 사용하여 인덱스 파일이 과다하

게 커지는 단점을 보완하고 있으나, 검색 결과의 정확도

가 떨어지는 점 등이 단점으로 지적되고 있다. 

참고문헌 [21]에서는 웨이블렛(wavelet) 변환에 의하

여 시퀀스 데이타베이스 내의 각 서브 시퀀스를 다차원

의 정수 공간으로 매핑한 후, 이 들을 다차원 인덱스 구

조로 표현하고, 영역 질의, 최근접 질의를 수행하는 새

로운 방식을 제안하고 있다. 제안된 방식은 작은 사이즈

의 인덱스 구조를 이용하여 질의 처리 시 데이타베이스

의 검색 공간을 축소시킬 수 있는 효율적인 방식으로 

간주될 수 있다. 

영속 트리 기반의 대표적인 인덱싱 방식으로서 접미

어 트리(suffix tree)[7]을 들 수 있다. 기존에는 디스크 

상에 주기억장치 용량 이상인 대규모의 접미어 트리를 

구성하는데 어려움이 있었으나, 최근 참고문헌 [9]는 디

스크 분할 저장 방식(partitioned suffix tree)에 의한 

접미어 트리 구성 방안을 제안하고 있으며, 참고문헌 

[22]는 Top-Down Disk-based 방식의 효율적인 접미

어 트리 구성 방안을 제안하고 있다. 이 들 접미어 트리

를 기반으로 하는 유사 서브 시퀀스 검색 알고리즘들은 

접미어 트리를 루트 노드로부터 깊이 우선 방식으로 운

행하며 각 경로 상의 접미어 시퀀스에 대하여 DP 테이

블을 생성함으로써 모든 유사 서브 시퀀스를 검색한다

[11,13,16,19]. 참고문헌 [11]에서는 다이나믹 프로그래밍 

A*-탐색 기법[23]을 적용하여 유사도 우선 순으로 검색 

결과를 반환하는 유사 검색 방식을 제안하고 있다. 그러

나 이와 같은 접미어 트리 기반의 유사 검색 알고리즘

은 대규모 인덱스 검색 공간의 문제로 인하여 실용적이

지 못하다. 최근 이와 같은 인덱스 검색 공간의 문제를 

해결하기 위한 방안의 하나로서 질의 분할 처리 기법이 

제안되었다[16]. 참고문헌 [16]에서는 주어진 질의 시퀀

스를 작은 길이의 서브 질의로 분해하여 각 서브 질의

에 대하여 작은 T 값을 대상으로 유사 검색을 수행한 

후, 그 결과를 결합하는 분할 처리 기법을 제안하고 그 

타당성을 보이고 있다. 

한편 접미어 트리의 공간 문제를 해결하기 위한 방안

으로 suffix array[24], 혹은 compact suffix array[25], 

compressed suffix array[26]를 인덱스 구조로 사용할 

수 있다. 이 들 인덱스 구조는 접미어 트리의 축약형으

로 접미어 트리의 단말 노드 정보만을 정렬하여 압축 

저장한 형태이므로, 접미어 트리에 비하여 작은 저장 공

간으로 구현 가능하다. 그러나 이 들 인덱스 구조를 사

용하는 경우, 접미어 트리에 비하여 공간 활용도가 높아

지는 만큼 트리 탐색 시간이 길어지는 단점이 있다.
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그림 1 DNA 시퀀스로부터 추출된 접미어 시퀀스들의 LCP 분포

3. 인덱싱 방안

본 장에서는 대규모 DNA 시퀀스 데이타베이스를 대

상으로 하여 효율적인 DNA 시퀀스 검색을 지원하기 

위한 인덱싱 방안에 대하여 논의한다. 제 3.1절에서는 

인덱스의 기본 구조로 사용하는 이진 트라이 구조를 설

명하고, 제 3.2절에서는 인덱싱 대상이 되는 DNA 시퀀

스 상의 윈도우 서브 시퀀스의 추출 방식에 대하여 설

명한다. 제 3.3절에서는 이 들을 이용한 인덱스 구성 알

고리즘을 보인다. 

3.1 이진 트라이

트라이[7,18]는 노드가 정보를 가지지 않고 에지에 데

이타가 저장되는 트리 구조로서, 각 에지는 하나의 문자

를 가지며 루트로부터 단말까지의 경로는 인덱싱의 대

상이 되는 하나의 키에 해당된다. 트라이를 구현하는 가

장 직접적인 방법은 각 노드를 |∑|개의 포인터를 저장

하는 배열로 나타내는 것이다. 여기서, ∑는 응용이 대

상으로 하는 문자 집합, 즉 알파벳을 나타낸다. 이 방법

을 사용하면 검색 연산을 효율적으로 수행할 수 있지만 

노드에 널(NULL) 포인터가 많아져서 기억 공간을 낭비

하는 경향이 있다. 일반적으로 |∑|이 커질수록 기억 공

간의 낭비가 커지며, 루트 근처에 있는 노드보다는 단말 

근처에 있는 노드가 기억 공간을 더 많이 낭비하게 된다.

트라이의 노드를 링크된 리스트로 구현할 수도 있다. 

즉, 각 노드에 바로 오른쪽 형제 노드에 대한 포인터와 

가장 왼쪽 자식 노드에 대한 포인터를 저장함으로써 조

건을 만족시키는 자식 노드로 손쉽게 이동할 수 있다. 

이 방법에서는 꼭 필요한 기억 공간만이 노드에 할당되

기 때문에 기억 공간의 낭비가 최소화 되는 장점이 있

지만, 조건을 만족시키는 자식 노드가 상수 시간(con-

stant time)에 선택될 수 없기 때문에 검색 연산의 효율

이 다소 저하되는 단점이 있다. 

꼭 필요한 기억 공간만을 사용하면서도 검색 연산을 

효율적으로 수행할 수 있는 방안으로 포인터 없는 이진 

트라이(pointerless binary trie)[27]를 생각해 볼 수 있

다. 포인터 없는 이진 트라이는 알파벳 ∑를 {0,1}로 제

한하여 각 노드가 최대 2개의 에지를 가지도록 하며, 0

의 값을 가지는 에지는 노드의 왼편에, 1의 값을 가지는 

에지는 노드의 오른편에 연결하는 규칙을 적용하여 에

지 정보를 생략 표현한다. 즉, 노드 당 두 비트를 할당

하여 그 값이 ‘10’이면 노드에 왼쪽 에지만이 연결된 형

태를 표현하고, ‘01’은 노드에 오른쪽 에지만이 연결된 

형태를 표현하고, ‘11’은 노드에 왼쪽 에지와 오른쪽 에

지가 모두 연결된 형태를 표현하고, ‘00’은 에지가 연결

되지 않은 단말 노드의 형태를 표현한다. 

3.2 윈도우 서브 시퀀스

DNA 시퀀스 검색을 위한 인덱스 구조로서 접미어 

트리가 잘 알려져 있다. 접미어 트리는 주어진 시퀀스의 

접미어에 해당되는 서브 시퀀스들을 트리 형태로 구성

한 것으로서 이들 접미어들이 많은 공통 접두어를 가질 

때 좋은 압축 효과를 갖는다. DNA 시퀀스는 A, C, G, 

T 네 개의 문자로 구성된 매우 긴 시퀀스로 볼 수 있

다. DNA 시퀀스로부터 추출된 접미어는 소수의 문자 

집합으로 생성되는 특성에 의하여 많은 공통 접두어를 

가질 확률이 높다. 그러나 DNA 시퀀스로부터 추출된 

이 들 접미어들은 최대 공통 접두어(LCP: Longest 

Common Prefix)의 크기가 일반적으로 매우 작은 특성

을 갖는다. 그림 1에 DNA 시퀀스로부터 추출한 접미어
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들의 최대 공통 접두어 LCP의 크기 분포를 보인다. 분

석 데이타로는 21번 human chromosome의 일부인 

28.6Mbp의 DNA 시퀀스를 사용하였다. X축은 LCP 크

기를 나타내며, Y축은 각 LCP 크기를 갖는 접미어의 

총 개수를 나타낸다. 이 그림으로부터 접미어들은 평균 

LCP 크기가 15이고, 최대 LCP 크기가 451이며, LCP의 

크기 = 13에서 최대 출현 회수(약 720만개)를 가짐을 

알 수 있다. 또한 LCP 크기의 분포가 11에서 15사이에 

집중되어 있어 LCP의 크기 15까지의 총 접미어의 누적 

비율은 전체의 82.6%까지 이르고 있음을 알 수 있다.

이와 같은 DNA 시퀀스의 특성을 고려하여 본 연구

에서는 DNA 시퀀스의 접미어 전체를 인덱싱 대상으로 

하지 않고, 일정 길이의 접두어 서브 시퀀스만을 인덱싱 

대상으로 한다. 즉 DNA 시퀀스의 가능한 모든 위치에 

일정 길이 |W|의 슬라이딩 윈도우를 위치시켜, 이 슬라

이딩 윈도우에 덮여지는 서브 시퀀스를 인덱싱 대상으

로 한다. |W|의 크기는 접미어 시퀀스의 LCP 분석 결

과에 근거하여 15정도를 사용할 수 있다. 금후 이들 서

브 시퀀스를 윈도우 서브 시퀀스라 부른다. DNA 시퀀

스 S로부터 |S|개의 윈도우 서브 시퀀스를 추출하며, 시

퀀스의 마지막 부분에 위치하는 길이가 |W|가 되지 못

하는 윈도우 시퀀스에는 패딩 문자를 삽입하여 동일 길

이로 한다. 이와 같은 윈도우 서브 시퀀스를 이용한 인

덱싱 기법은 인덱스의 크기를 감소시키고, 제 4.1절에서 

보이는 단말 노드 검색을 간략화 시키는 효과를 가져 

온다.

또한 본 연구에서는 보다 높은 인덱스 압축 효율을 

구현하기 위하여 DNA 시퀀스가 소수의 문자만으로 구

성된 시퀀스라는 점에 착안하여 시퀀스 내에 출현하는 

각 문자를 8비트가 아닌 최소의 비트량으로 표현한다. 

실제의 DNA 시퀀스에는 A, C, G, T 네 개의 문자 외

에 출현 빈도가 높지 않은 11개의 와일드 카드 문자가 

출현할 수 있다. 예를 들어 N은 A, C, G, T 중 임의의 

하나의 문자를 나타내며, B는 A가 아닌 C, G, T 중 임

의의 하나의 문자를 의미한다. 따라서 인덱싱 대상의 

DNA 시퀀스에 7개 이하의 서로 다른 문자가 출현하는 

경우 각 문자에 3비트를 할당하여, 이를 구별 표현할 수 

있다. 이와 같은 방식에 의하여 DNA 시퀀스를 축약된 

이진 시퀀스로 변환하여 트라이를 구성하면 공통 접두

어가 생성될 확률이 더욱 높아지며, 따라서 생성된 트라

이 인덱스 구조로부터 더욱 높은 압축율을 기대할 수 

있다.

다음의 그림 2에 DNA 시퀀스에 출현하는 각 문자의 

이진 표현 예를 보인다. 여기에서 사용된 ‘$’ 문자는 고

정 크기의 윈도우 서브 시퀀스를 생성하기 위하여 사용

하는 패딩 문자를 나타낸다. 예를 들어, S=‘ACGACT’

그림 2 각 출현 문자의 이진 표현 예

그림 3 DNA 시퀀스로부터 추출된 윈도우 서브 시퀀스의 

이진 표현 예

의 DNA 시퀀스에 대하여 각 시퀀스로부터 |W|=4의 윈

도우 서브 시퀀스를 추출하여 그림 2의 방식에 의하여 

각 문자당 3비트를 할당하여 이를 이진 시퀀스로 변환

하면 그림 3과 같은 결과를 얻을 수 있다.

3.3 인덱스 구축

제안하는 인덱스는 이진 트라이 구조를 기본으로 사

용하며, DNA 시퀀스로부터 추출된 모든 윈도우 서브 

시퀀스를 인덱싱 대상으로 한다. 인덱스는 이진 트라이 

인덱스, 페이지 테이블, 단말 테이블의 3가지 요소로 이

루어진다. 이진 트라이는 윈도우 서브 시퀀스를 이진 트

라이 구조로 구성한 기본 인덱스 구조이며, 페이지 테이

블은 이진 트라이 인덱스 페이지의 노드 간 연결 정보

를 나타내고, 단말 테이블은 윈도우 서브 시퀀스의 

DNA 시퀀스 내의 오프셋 정보를 나타낸다. 

인덱스 생성 알고리즘을 다음의 Algorithm 1에 보인

다. Algorithm 1은 DNA 시퀀스 S와 윈도우 사이즈 

|W|를 입력으로 받아, binary trie I, page table P, leaf 

table L로 이루어진 이진 트라이 인덱스를 생성한다. 

Algorithm 1의 동작 과정을 간단히 설명하면 다음과 

같다. 1단계는 인덱스 생성을 위한 입력 시퀀스 생성 단

계를 나타낸다. DNA 시퀀스 S로부터 일정 길이 |W|의 

모든 윈도우 서브 시퀀스를 추출하여 이 들을 오름차순

으로 정렬한 윈도우 서브 시퀀스 리스트 WS를 생성한

다(Lines 1～2). 다음 2단계는 WS의 윈도우 서브 시퀀

스를 순차적으로 인덱스에 삽입하는 과정을 나타내며, 

윈도우 시퀀스는 이진 표현으로 변환되어 이진 트라이 

구조에 삽입된다. 이 때 윈도우 서브 시퀀스는 정렬된 
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순서에 의하여 삽입되어지는 것을 가정한다. 이는 이진 

트라이 인덱스 구조를 단일 방향으로 증가시키는 효과

를 가지게 하여 디스크 상의 페이지 기반 인덱스 구성

을 가능하게 한다. 이와 같이 생성되는 이진 데이타 표

현의 이진 트라이는 처음에는 주기억 장치 memPage 

영역에 생성되어 그 크기가 페이지 크기를 초과하면 디

스크에 쓰이게 된다. 그 과정은 다음과 같다. 우선 페이

지 크기 pageSize에 따라 computeMaxNode() 함수를 

이용하여 한 페이지에 저장 가능한 최대 노드 레벨 수 

혹은 최대 노드 수를 계산한 후, 주기억 장치 상에 페이지 

영역 memPage를 생성한다(Lines 3～4). 다음 insert-

Sequence()함수는 이진 데이타 표현의 윈도우 서브 시

퀀스 WSi를 memPage에 삽입하는 과정을 나타낸다

(Line 6). 이때 새로이 삽입된 윈도우 서브 시퀀스 WSi

에 의하여 memPage의 최대 노드 수 maxNode를 초과

하여 페이지 오버플로우가 발생하면, memToDisk()함수

를 이용하여 주기억 장치내의 페이지 영역을 디스크에 

기록하고, 해당 페이지 영역 memPage를 재구성한다

(Lines 7～9). 단, 디스크에 페이지 영역을 기록할 때, 

해당 페이지에 대한 페이지 정보 및 단말 노드 정보를 

페이지 테이블 P와 단말 테이블 L에 함께 기록한다. 

제 3.2절에 사용된 예제를 사용하여 인덱스 생성 과정

을 간단히 설명하면 다음과 같다. 다음의 그림 4는 그림 

3의 윈도우 서브 시퀀스를 정렬하여, 처음으로 윈도우 

서브 시퀀스 ‘ACGA(001 010 011 001)’를 삽입한 예를 

보인다. 왼쪽 그림은 트라이를 노드 구조로 표현한 예이

고, 오른쪽 그림은 실제의 이진 데이타 저장 방식을 나

타낸다. 다음의 그림 5는 두 번째 서브 시퀀스 ‘ACT$ 

(001 010 101 000)’를 추가로 삽입한 결과를 보인다. 이

와 같이 트라이 구조에 새로운 임의의 길이의 이진 시

그림 4 이진 트라이에 S의 첫 번째 서브 시퀀스 ‘ACGA’ 

삽입

그림 5 이진 트라이에 S의 두 번째 서브 시퀀스 ‘ACT$’ 

삽입

퀀스를 삽입하면 새로이 삽입되는 시퀀스의 각 비트 정

보는 트라이 노드 구조의 기존 경로를 따라 가거나, 새

로운 에지를 생성하여 새로운 노드를 형성한다. 이와 같

이 형성된 노드 구조는 2비트 노드 정보로 변환되어 이

진 데이타로 저장된다. 그림 6은 그림 3의 예에서 보인 

윈도우 서브 시퀀스를 모두 삽입한 결과의 트라이 구조

를 나타내며, 그림 7은 그림 6의 이진 트라이 구조를 이

진 데이타 형태로 저장한 예를 나타낸다. 
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그림 6 이진 트라이의 구성 예

  

그림 7 이진 트라이의 내부

표현 예

그림 8 페이지 테이블

그림 9 단말 테이블

그림 4, 5, 6, 7의 예에서 보이는 점선 영역은 디스크 

상의 페이지 분할 영역을 나타낸다. 또한 그림 4, 5, 6

에서 각 노드에 할당된 노드 번호는 디스크 페이지에 

저장되는 노드의 저장 순서를 나타낸다. 예를 들어 페이

지 크기를 16비트로 가정하여, 한 페이지에 저장할 수 

있는 최대 노드 레벨 수를 3으로, 최대 노드 수를 8로 

가정한 경우, 그림에서 보인 바와 같은 디스크 분할 결

과를 얻게 된다. 그림 4의 예에서 각 2비트의 노드 정보

는 페이지의 최대 노드 레벨 수에 의하여 최대 3개씩 

각 페이지에 저장됨을 볼 수 있다. 이 후 각 페이지에 

노드 정보가 추가되어 최대 노드 수를 초과하게 되면 

각 페이지는 분리 저장되어 그림 6과 같은 페이지 분할 

결과를 얻게 된다. 또한 여기에서 주의할 점은 트라이 

구조를 페이지에 저장하는 경우, 한 페이지에 저장된 임

의의 노드의 자식 노드가 다른 페이지에 나뉘어 저장되

지 않도록 보장한다. 즉, 트라이를 구성하는 에지는 각 

페이지의 수평 경계를 통과하여 생성될 수 있으나, 페이

지의 수직 경계를 통과해서는 생성되지 못한다. 이 가정

은 질의 처리 과정의 효율을 높이기 위하여 필요하다.

이와 같이 생성되는 트라이 인덱스는 디스크 페이지

에 분할되어 저장되므로, 이 인덱스를 이용하여 임의의 

경로를 검색하기 위해서는 노드와 노드 사이의 페이지 

연결 상태를 나타내는 정보가 필요하다. 즉, 임의의 페

이지에 저장되어 있는 노드로부터 직접 연결된 다음 노

드가 어느 페이지에 저장되어 있는지를 알기 위해서는, 

노드와 노드 사이의 페이지 연결 상태를 나타내는 정보

가 부가적으로 필요하다. 이와 같은 페이지 연결 정보는 

각 페이지에 유입된 에지의 수, 각 페이지로부터 나간 

에지의 수 등으로부터 계산될 수 있다. 예를 들어 그림 

7의 인덱스 구조의 페이지 교체를 위해서는 그림 8과 

같은 페이지 정보가 필요하다. 여기에서 #Page는 페이

지의 번호를 나타내고, Top는 현재 페이지 레벨의 이전 

페이지까지 유입된 에지의 총 수를 나타낸다. 또한, 

Bottom은 현재 페이지 레벨의 이전 페이지들로부터 나

간 에지의 총 수를 나타내고, Node은 각 페이지에 기입

된 노드 수를 나타내며, Addr은 각 페이지의 실제 기입 

주소를 나타낸다. 또한 트라이 인덱스의 모든 단말 정보

는 단말 테이블에 별도로 저장된다. 단말 테이블은 정렬

되어 삽입된 각 윈도우 서브 시퀀스의 시퀀스 내 오프

셋 정보를 나타내며, 그림 9에 그 예를 보인다.

4. 질의처리 방안

본 장에서는 제 3장에서 제안한 트라이 인덱스를 이

용한 유사 서브 시퀀스 검색 기법에 대하여 논의한다. 

제 4.1절에서는 기본적인 트라이 인덱스 검색 방식을 보

인다. 제안된 방식은 트라이 인덱스를 너비 우선 방식으

로 운행하여 경로 상에 존재하는 모든 유사 서브 시퀀

스를 효율적으로 검색한다. 다음 제 4.2절에서는 질의 

길이가 윈도우의 크기보다 큰 일반적인 경우(|Q|>> 

|W|)에 대한 분할 질의 처리 알고리즘을 보이고, 이를 

이용한 질의 처리 최적화 방안을 보인다. 

4.1 트라이 인덱스 검색 기법

유사 검색을 위하여 가장 기본적으로 사용되는 방식

은 다이나믹 프로그래밍(DP) 기법이다. 비교 대상의 두 

시퀀스 S와 Q에 대하여 DP 기법은 |Q|+1 개의 행과 

|S|+1의 열을 갖는 2차원의 DP 테이블을 생성하여 두 

시퀀스 사이의 최적의 거리(optimal distance)를 얻는다. 
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이 때 유사도를 계산하기 위하여 응용에 적합한 유사도 

함수가 정의되어야 하며, 일반적으로 에디트 거리(edit 

distance) 등이 유사도 함수로 사용된다[7,9].

접미어 트리에서는 경로 운행에 의하여 모든 서브 시

퀀스를 발견할 수 있다. 접미어 트리 기반의 유사 검색 

알고리즘에서는 접미어 트리를 루트 노드로부터 깊이 

우선 방식으로 운행하며 질의 시퀀스와 루트로부터 시

작된 각 경로 상의 접미어 시퀀스에 대하여 DP 테이블

을 생성함으로써 모든 유사 서브 시퀀스를 검색한다

[9,11,13,16]. 이진 트라이를 이용한 유사 검색을 위하여 

접미어 트리 기반의 기존 방식을 그대로 적용하여 사용

할 수 있다. 그러나 제안된 트라이 인덱스는 2비트의 노

드 정보만을 저장할 뿐 노드와 노드를 연결하는 포인터 

정보, 노드 레벨 정보, 경로 상의 해당 서브 시퀀스 정

보를 저장하지 않는다. 따라서 인덱스 검색을 위하여는 

해당 페이지의 노드 정보를 순차적으로 읽어 이 들의 

정보를 얻어야 한다. 또한 이진 트라이 인덱스는 동일 

노드 레벨의 노드 정보가 같은 페이지에 연속적으로 배

열되는 특성을 갖는 디스크 기반의 인덱스 구조이다. 따

라서 깊이 우선 방식에 의하여 트라이 상의 모든 경로

를 검색하는 경우, 동일 페이지 내의 노드가 반복적으로 

액세스 되며, 또한 디스크 상의 동일 페이지가 반복적으

로 액세스 되는 단점이 있다.

이와 같은 특성을 고려하여 본 연구에서는 너비 우선 

방식으로 이진 트라이를 운행하는 유사 검색 방식을 제

안한다. Algorithm 2에 너비 우선 방식에 의하여 이진 

트라이 인덱스 I를 탐색하여 질의 Q와 에디트 거리 T 

이하의 유사 허용치를 만족하는 유사 서브 시퀀스들을 

검색하는 알고리즘 Search-Trie를 보인다. 

Search-Trie의 동작 과정을 간단히 설명하면 다음과 

같다. 각 페이지와 페이지에 저장된 노드를 순차적으로 

탐색하기 위하여 2개의 큐(queue) 구조를 이용한다. 

Qpagenumber는 탐색 대상의 페이지 정보를 담고 있으

며, Qnode는 각 페이지의 탐색 대상 노드 정보를 담고 

있다. 우선, 트라이 인덱스의 루트 페이지 번호를 Qpa-

genumber에, 루트 페이지에 대한 Qnode에 루트 노드

를 각각 푸시한다(Lines 1～2). 전체 알고리즘은 페이지

와 노드 탐색을 위한 이중의 while 문으로 이루어져 있

다. 외부 while 문(Lines 4～24)의 Line 5는 탐색 대상

의 페이지 번호를 팝업하는 과정을 나타내며, 내부 

while 문(Lines 7～24)의 Line 8에서는 탐색 대상의 노

드 번호를 팝업하는 과정을 나타낸다. 
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현재의 탐색 노드 current_Node의 모든 차일드 노드 

CNi에 대하여 다음과 같은 검색을 수행한다(Lines 10～

24). 우선 moreVisit는 이 후의 노드 검색을 계속 수행

할지의 여부를 결정하는 변수로서 초기 값을 TRUE로 

설정한다(Line 11). AppendBitString()은 CNi의 방문에 

의하여 경로 정보 CNi_Path를 생성하는 함수를 나타낸

다(Line 12). 이렇게 생성된 경로 정보 CNi_Path의 길

이가 3이라면, 3비트의 문자로 이루어진 경로가 방문되

었음을 의미하므로 DP 테이블에 생성된 경로에 대한 

새로운 열을 추가한다. 함수 AddColumn()이 이일을 수

행하며, current_Node까지 생성된 DP 테이블 current_ 

DPT를 사용하여 새로운 열이 추가된 DPT_CNi를 생성

하는 과정을 나타낸다(Line 15). 여기에서 DPT_CNi 테

이블의 새로운 열의 마지막 요소 값을 dist로 한다(Line 

16). 만약 dist의 값이 주어진 유사 허용치 T 보다 작거

나 같으면 유사 서브 시퀀스가 검색되었으므로, 함수 

FindAnswer()를 호출하여, 해당 노드 CNi의 서브 트라

이에 존재하는 모든 단말 노드로부터 시퀀스 정보(오프

셋)를 얻게 된다. 그 후 그 경로에 대한 노드 탐색을 중

지하기 위하여 moreVisit을 FALSE로 설정한다(Line 

19). 그러나 dist의 값이 T 보다 큰 경우에는 함수 

FurtherVisit()에 의하여 이 경로에 대한 노드 탐색을 

계속할 것인지, 중지할 것인지의 여부를 결정한다. 다음, 

Lines 21～23의 과정은 moreVisit의 값이 TRUE인 경

우의 경로 탐색 과정을 나타낸다. 만약 CNi가 단말 노

드인 경우에는 함수 FindCandidateAnswer()를 호출하

여 해당 노드 CNi를 후보 결과로 등록하고, 후처리 과

정에 의하여 유사 서브 시퀀스를 검색한다(Line 22). 이 

과정은 질의 길이가 윈도우 서브 시퀀스의 길이보다 큰 

경우의 질의 처리를 위하여 필요하다. 그 외의 경우에는 

함수 CheckpageAndPush()를 이용하여 CNi를 Qnode

에 푸시하고, 다음 노드 검색을 수행한다(Line 23). 단, 

현재 처리 중인 노드의 개수가 Trie 인덱스 페이지의 

최대 노드 수 maxNode를 초과하는 경우에는 페이지 테

이블 P를 참조하여 탐색할 새로운 페이지를 Qpage-

number에 푸시하고, 해당 Qnode에 CNi가 푸시될 수 

있도록 한다.

위에서 설명한 바와 같이 Search-Trie 알고리즘에서

는 질의 처리 과정 중, 이진 트라이의 중간 노드 CNi에

서 유사 서브 시퀀스가 검색되면, 해당 노드 CNi의 서

브 트라이에 존재하는 모든 단말 정보를 가져오는 과정

이 필요하다. Line 18의 FindAnswer() 함수가 이 역할

을 담당한다. 이 과정은 일반적으로 상당한 오버헤드를 

필요로 할 수 있다. 그러나 제안된 트라이 인덱스에서는 

서브 트라이의 모든 중간 노드를 검색하지 않고 다음과 

같은 간단한 과정에 의하여 모든 단말 노드를 검색할 

수 있다. 

해당 노드 CNi의 서브 트라이에서 해당 노드 CNi 이

후의 최좌측 노드만을 방문하여 얻어진 단말 노드를 

LCNi이라 하고, 최우측 노드들만을 방문하여 얻어진 단

말 노드를 RCNi라고 한다. 트라이 인덱스는 동일 길이

의 윈도우 서브 시퀀스를 오름차순의 정렬된 순서로 저

장하고 있으므로 모든 단말 노드는 트라이 구조의 동일 

노드 레벨에 위치하며, 각 인덱스 페이지 내에 삽입된 

순서에 따라 연속으로 저장된다. 따라서 노드 CNi의 서

브 트라이에 존재하는 단말 노드는 LCNi로부터 RCNi 

사이에 존재하는 노드에 해당한다. 즉 LCNi와 RCNi를 

검색함으로써 그 사이에 존재하는 모든 단말 노드를 직

접 검색할 수 있다. 

직관적인 이해를 위하여 제 3장에서 예제로 사용한 

트라이 인덱스를 이용하여 질의 시퀀스 ‘AGC’와 에디트 

거리 T가 1 이하인 유사 서브 시퀀스를 검색하는 과정

의 일부분을 그림 10에 보인다.

트라이 인덱스에서는 3비트가 하나의 문자를 나타내

므로 트라이 인덱스의 경로를 따라 3개의 노드를 연속 

방문 한 후, 기존의 DP 테이블에 새로운 열이 첨가되게 

된다. 우선 너비 우선 방식에 의하여 루트 노드로부터의 

순차적으로 v, w, x, y의 노드를 방문하여 ‘A(001)’, 

‘C(010)’, ‘G(011)’, ‘T(101)’의 문자가 각각 4개의 DP 

테이블에 첨가되어 D1, D2, D4, D5가 얻어지게 된다. 

이 때 생성된 DP 테이블의 열 값을 그림 10의 각 DP 

테이블에 음영으로 처리하여 표시하였다. 다음 v', w', 

w'', x', y'의 노드를 방문하여 각 경로에서 얻어진 서

브 시퀀스 ‘C(010)’, ‘G(011)’, ‘T(101)’, ‘A(001)’, 

‘$(000)’에 의하여 5개의 DP 테이블 D1, D2, D3, D4, 

D5의 두 번째 열 값이 생성되게 된다. 여기에서 D3 테

이블의 ‘C’열은 앞에서 작성된 D2의 ‘C’열과 공유되어 

재사용된 것이다. DP 테이블에 새로운 열이 첨가될 때

마다 새로이 첨가된 열의 마지막 요소 값이 주어진 유

사 허용치보다 작거나 같은지의 조건이 만족되는지를 

평가한다. 그림 10의 D1에서 현재 쌓은 ‘C’열의 마지막 

요소 값이 1이므로 에디트 거리가 1인 서브 시퀀스가 

검색되었음을 알 수 있다. 따라서 v' 노드 이하의 모든 

단말 노드가 유사 검색 결과로 주어지게 된다. 또한 D3, 

D5에서는 현재 쌓은 열의 모든 요소 값이 1 보다 크므

로 이 후의 경로에는 에디트 거리가 1 이하인 서브 시

퀀스가 존재하지 않음을 알 수 있으며, 따라서 이 이상

의 경로 검색을 중지한다. 이와 같은 과정에 의하여 이 

후 트라이 상의 대상 경로를 너비 우선 방식으로 모두 

순차 검색하게 된다. 따라서 본 방식에 의하여 트라이를 

너비 우선 방식으로 운행하면, 각 디스크 페이지에 존재

하는 노드 정보를 순차적으로 처리하게 되어 각 디스크 
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그림 10 너비 우선 방식의 이진 트라이 운행 예

페이지는 최대 한번만 액세스 되는 효율적인 검색이 가

능함을 알 수 있다.

4.2 유사 서브 시퀀스 검색 기법

이진 트라이 인덱스는 일정 길이의 윈도우 서브 시퀀

스를 인덱싱 대상으로 하고 있으므로 |Q| >> |W|의 경

우, Algorithm 2에서 보인 함수 FindCandidateAns-

wer()에 의한 후보 결과 집합이 커져 후처리를 위한 시

간이 증가하게 되며 따라서 전체 질의 처리 시간이 증

가하게 된다. 본 연구에서는 질의 처리 성능을 최적화하

기 위하여 질의 길이와 트라이 인덱스의 윈도우 크기를 

고려하여 질의를 적절히 분할하여 처리하는 분할 질의 

처리 기법[16]을 사용한다. 

질의 Q와 유사 허용치 T가 주어진 경우, 분할 질의 

처리 방식에 의한 질의 처리 과정은 다음과 같다.

(1) 질의 Q를 p개의 서브 질의 SQ1, SQ2, ..., SQp로 

분할한다. p의 개수는 |Q|와 |W|의 크기에 따라 

최적의 값으로 결정한다. 단, 여기에서 서브 질의

의 크기는 동일할 필요는 없다. 

(2) 각 서브 질의 SQi (i = 1, 2, ..., p)에 대하여 트

라이 인덱스를 이용한 유사 서브 시퀀스 검색을 

수행한다. 이 때 각 서브 질의를 위한 유사 허용

치는 ⌊⌋로 주어진다. 

(3) (2)의 과정에 의하여 얻어진 결과 집합에 대하여 

후처리를 수행한다. 후처리 과정에서는 각 시퀀스 

오프셋 i에 대하여 하여 다이나믹 프로그래밍 방

식에 의한 유사 서브 시퀀스 검색을 수행하며, 이 

때 질의 Q와 유사 허용치 T가 사용된다. 

이를 위한 유사 서브 시퀀스 검색 알고리즘을 Algo-

rithm 3에 보인다. 동작 과정을 간단히 설명하면 다음과 

같다. 함수 Search-Trie-By-SubQuery()에서는 질의 

Q를 partitionQuery()를 이용하여 적절한 길이와 유사 

허용치를 갖는 p개의 서브 질의로 분할한다(Line 1). 이 

때 서브 시퀀스의 분할 개수 및 길이는 질의 길이 변화

에 따른 함수 Search-Trie()의 성능을 고려하여 결정한
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표 1 인덱스의 크기 비교

Data Size

Suffix Search-Trie

Tree
Leaf_

Table

RMost_

Table
Total

Binary_

 Trie 

Leaf_

Table

Page_

Table
Total

28.6Mbp

(Chr 21)
267.6M 46.4M 46.4M 360.4M 50.2M 114.4M 0.5M 165.1M

56Mbp

(Chr 19)
539M 91M 91M 721M 71.9M 224.1M 0.7M 296.7M

다. 다음, 분할하여 생성된 각 서브 질의 SQi에 대하여 

Algorithm 2의 함수 Search-Trie()를 호출하여 유사 

서브 시퀀스 검색을 수행한다(Lines 2～3). 이때 주의할 

점은 각 서브 질의를 위한 유사 허용치가 ⌊⌋로 동

일하게 주어진다는 점이다. 다음, 함수 postProcessing()

는 후보 결과 집합 candidateSet에 대하여 후처리를 수

행하여 최종 결과 집합을 생성한다(Line 4). 후처리 과

정은 각 후보 결과 i에 대하여 DNA 시퀀스 S[i-|Q|-T, 

..., i+|Q|+T]와 질의 Q에 대한 다이나믹 프로그래밍 방

식에 의한 유사 서브 시퀀스 검색 과정을 나타낸다.

Search-Trie-By-SubQuery의 질의 처리 시간은 p∗
Search-Trie() + p∗Ci∗|Q|2로 주어진다. 여기에서 p∗
Search-Trie()는 인덱스 검색 시간을 나타내며, p∗Ci∗
|Q|

2는 후처리 시간을 의미한다. p는 분할 질의 개수를 

나타내며, Search-Trie()는 서브 질의 SQi에 대한 유사 

허용치 ⌊⌋의 트라이 인덱스 검색 시간을 의미한

다. 또한 Ci는 서브 질의 SQi에 의한 후보 결과의 개수

를 나타내며, |Q|2는 각 후보 결과에 대한 다이나믹 프

로그래밍 기법에 의한 후처리 시간을 의미한다. 

5. 성능 평가

본 장에서는 실험에 의한 성능 분석을 통하여 제안하

는 기법의 우수성을 규명한다. 본 실험에서는 GenBank 

[28]로부터 다운 받은 Human Chromosome 19, 21 시

퀀스를 이용한다. 실험에 사용된 이 들 DNA 시퀀스에

는 기본적으로 ∑ = {A, C, G, T}의 네 종류 문자가 

출현하며, 출현 빈도가 높지 않은 N, S, Y 등의 와일드 

카드 문자가 출현한다. 실험에 사용된 각 DNA 시퀀스

에는 최대 7개의 서로 다른 문자가 출현하고 있다. 따라

서 본 실험에서는 ‘$’ 문자를 포함하여 8가지 문자를 처

리 대상으로 한다. 실험을 위한 하드웨어 플랫폼으로는 

Redhat Linux 9(Kernel Version 2.4.20)를 운영체제로 

사용하고, 1GB의 주기억 장치, 80GB 디스크를 갖는 

Pentium IV 3.2GHz의 PC를 사용한다. 

제안된 기법의 성능을 평가하기 위하여 인덱스의 크

기 및 유사 서브 시퀀스 검색을 위한 질의 처리 시간을 

기존 방식과 실험을 통하여 비교 분석한다. Search- 

Trie는 본 논문에서 제안한 트라이 인덱스 검색 방식을 

나타낸다. 성능 비교를 위하여 접미어 트리를 이용한 유

사 서브 시퀀스 검색 방식(Suffix)와 DP 기법에 근거한 

Smith-Waterman 방식(SW)을 사용한다. Suffix는 

Top-Down Disk-based 접미어 트리 알고리즘[22]을 

사용한 오픈 소스 프로그램(http://www.eecs.umich.edu/ 

tdd)를 사용하였다. 실험 데이타로는 28.6Mbp의 Human 

Chromosome 21 시퀀스(Chr 21) 일부와 56Mbp의 Human 

Chromosome 19 시퀀스(Chr 19) 일부를 사용하였다. 

질의 시퀀스는 실험 데이타 셋으로부터 랜덤 방식에 의

하여 추출한 것을 사용하였으며, 각 실험은 100번의 반

복 실험 결과를 평균하여 나타낸다. 

먼저 실험 1에서는 본 논문에서 제안한 Search-Trie

의 인덱스 크기를 Suffix와 비교, 평가한다. 표 1에 데

이타 크기의 변화에 따른 인덱스의 크기 변화를 비교한 

결과를 보인다. 본 실험에서는 Search-Trie 인덱스 구

성을 위하여 윈도우 크기를 15로 설정하였다. 페이지 크

기로 4K를 설정하였다. Suffix 인덱스는 내부 노드와 

단말 노드를 표현하는 1차원 배열의 Tree 인덱스와 

Leaf_Table, Rmost_Table로 구성된다. Rmost_Table

은 Tree 인덱스 내의 각 노드들의 Level 값을 계산하기 

위한 정보를 담고 있으며, Leaf_Table은 각 노드의 단

말 여부를 알려주는 기능을 수행한다. Search-Trie 인

덱스는 이진 트라이 인덱스 Binary_Trie와 페이지 테이

블 Page_Table, 단말 테이블 Leaf_Tabl로 구성된다. 

표 1의 비교 결과로부터 Suffix, Search-Trie의 두 방

식 모두 데이타의 크기 변화에 따라 거의 선형적으로 

인덱스 크기가 비례하여 증가함을 알 수 있다. 그러나 

절대 크기를 비교 할 경우 Search-Trie는 Suffix에 비

하여 약 40%의 저장 공간만을 필요로 한다.

다음, 실험 2에서는 Search-Trie의 질의 처리 시간을 

Suffix와 비교한다. Search-Trie는 |W|=15의 Trie 인

덱스를 사용한다. 질의 처리 시간은 DNA 시퀀스 S 상

에서 주어진 질의 시퀀스 Q와 에디트 거리 T 이하의 

유사 허용치를 만족하는 모든 유사 서브 시퀀스 S'를 

검색하여 그 오프셋 값을 반환하는 총 시간을 의미한다. 

또한 Search-Trie와 Suffix의 실행 결과 얻어지는 유사 

서브 시퀀스의 검색 개수를 측정한다. 

우선, 질의 길이 변화에 따른 Search-Trie의 평균 질
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의 처리 시간을 Suffix와 비교한다. 그림 11에 28.6Mbp

와 56Mbp의 DNA 시퀀스를 위한 질의 처리 시간을 각

각 보인다. 여기에서 유사 허용치 T의 값으로 각 질의 

길이의 10%에 해당하는 값을 사용하였다. 이 결과로부

터 Search-Trie는 질의 길이가 30이하의 경우, Suffix

에 비하여 약 4배에서 9배의 고속 검색 결과를 보이고 

있다. 그러나 Search-Trie는 질의 길이 40 이상의 질의 

처리에 대하여 Suffix에 비하여 질의 처리 시간이 급격

히 증가한다. 그 이유는 Trie 인덱스가 |W|=15의 윈도

우 서브 시퀀스를 사용하므로 |Q|>>|W|의 경우 검색 

결과 중 후보 결과가 증가하여 이에 따른 후처리 시간

이 증가하기 때문이다. 

다음, 유사 허용치의 변화에 따른 Search-Trie의 평

균 질의 처리 시간을 Suffix와 비교한다. 그림 12에 

28.6Mbp와 56Mbp의 DNA 시퀀스를 위한 질의 처리 

시간을 각각 보인다. 여기에서는 질의 길이로서 |Q|=30

을 사용하였다. 실험 결과로부터 Search-Trie는 T의 

값이 3이하의 경우, Suffix에 비하여 약 4배에서 17배의 

고속 검색 결과를 보임을 알 수 있다. 그러나 Search- 

Trie는 T의 값이 증가하면 Suffix에 비하여 질의 처리 

시간이 증가하며, 그 이유는 그림 11의 경우와 같이 후

보 결과의 증가에 따른 후처리 시간의 증가를 그 원인

으로 들 수 있다. 

한편, 그림 11과 그림 12의 결과로부터 Suffix는 질의 

길이 및 유사 허용치 증가에 따라 실행 시간이 거의 선

형적으로 증가하고 있는 것으로 보인다. 그러나 Suffix

는 깊이 우선 방식에 의한 인덱스 검색을 위하여 다량

의 인덱스 페이지를 동시에 주기억 장치에 반복적으로 

적재할 필요가 있으므로 질의 길이 혹은 유사 허용치가 

증가하면 인덱스 탐색 공간이 급격히 증가하게 되어 프

로그램 실행이 불가능해진다. 실제로 우리의 실험에서는 

56Mbp의 DNA 시퀀스를 실험 대상으로 하여 |Q|=60 

이상의 경우(유사 허용치 10%) 혹은 T=6 이상의 경우

(|Q|=30), 그 결과를 얻을 수 없었다. 

다음, 실험 3에서는 Search-Trie-By-SubQuery와 

Search-Suffix-By-SubQuery의 질의 처리 시간을 비

교한다. Search-Trie-By-SubQuery는 Search-Trie 기

법과 최적의 p 값을 사용한 분할 질의 처리 기법을 기

반으로 하는 우리의 유사 서브 시퀀스 검색 기법을 나

타낸다. 또한 Search-Suffix-By-SubQuery는 Search- 

Trie를 이용하는 대신에 Suffix를 사용하는 분할 처리 

기법을 나타낸다. 이 때 Search-Trie-By-SubQuery와 

Search-Suffix-By-SubQuery를 위한 서브 질의의 개

수 p의 값은 실험 2에서 보인 바와 같은 질의 크기 및 

유사 허용치 변화에 따른 인덱스의 성능과 후처리 오버 

헤드를 고려하여 최적의 값으로 결정한다. 

그림 11 질의 길이 및 데이타 사이즈 변화에 따른 질의 

처리 시간 비교

그림 12 유사 허용치 및 데이타 사이즈 변화에 따른 질의 

처리 시간 비교

그림 13 질의 길이 변화에 따른 질의 처리 시간 비교

그림 13에 질의 길이의 증가에 평균 질의 처리 시간

을 보인다. 여기에서 Y축은 질의 처리 시간을 나타내며 

로그 스케일링 되어 있다. 실험 데이타로서 56Mbp의 

DNA 시퀀스를 사용하였으며, 유사 허용치 T의 값은 

각 질의 길이의 10%에 해당하는 값을 사용하였다. 

Search-Trie-By-SubQuery에서는 서브 질의의 길이를 
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25로 균등 분할하였으며, Search-Suffix- By-SubQuery

의 경우, 질의 길이에 따라 40과 20의 서브 질의를 혼

합 사용하여 분할 질의 처리를 수행하였다. 

이들 실험 결과로부터 제안된 기법은 대규모 DNA 

시퀀스를 대상으로 하여 타 방식에 비하여 우수한 성능

을 보이며, 실시간 내에 효율적인 유사 서브 시퀀스 검

색 결과를 얻을 수 있음을 알 수 있다. Search-Trie- 

By-SubQuery는 Search-Suffix-By-SubQuery와 SW

에 비하여 각각 3배～5배와 75배～200배의 성능 개선 

효과를 보인다. 

6. 결 론

본 논문에서는 효율적인 DNA 시퀀스 검색을 위한 

인덱스 구조와 유사 검색 알고리즘을 제안하였다. 제안

된 인덱스는 포인터 없이 트라이를 비트 스트링으로 표

현하는 이진 트라이를 기본 구조로 하며, DNA 시퀀스

를 구성하는 모든 문자의 시작 위치로부터 윈도우 서브 

시퀀스를 추출하여 인덱싱 대상으로 한다. 이러한 구조

의 장점은 저장 공간의 오버헤드를 크게 줄일 수 있다

는 점과 전체 구조를 페이지 기반으로 형성시킬 수 있

다는 점, 고속의 단말 노드 검색이 가능하다는 점을 들 

수 있다. 따라서 제안된 인덱스 구조를 사용함으로써 기

존의 접미어 트리가 가지던 저장 공간, 검색 성능, 

DBMS와의 통합 등의 문제점들을 모두 해결할 수 있

다. 제안된 인덱스를 기반으로 하는 유사 서브 시퀀스 

검색 알고리즘은 너비 우선 방식으로 인덱스 경로를 탐

색하며, 다이나믹 프로그래밍 기법을 사용하여 이진 트

라이 경로 상에 존재하는 모든 유사 서브 시퀀스를 효

율적으로 검색한다. 특히 질의 길이가 긴 경우에는 질의 

분해에 의한 서브 질의 검색 방식을 사용하여 정확도의 

손실 없이 유사한 모든 서브 시퀀스를 효율적으로 검색

해낸다. 

제안된 기법의 우수성을 검증하기 위하여, 실험을 통

한 성능 평가를 수행하였다. 실험 결과에 의하면, 제안

된 인덱스는 기존의 접미어 트리와 비교하여 더 작은 

저장 공간을 가지고도 기존의 접미어 트리에 비하여 수

배에서 수십배까지의 검색 성능의 개선 효과를 나타내

며, 특히 질의 길이가 길거나 유사 허용치가 큰 경우에

도 유사 검색 알고리즘은 효율적으로 동작하여 Suffix

과 SW에 비하여 각각 수배에서 수십배까지의 검색 성

능의 개선 효과를 나타내는 것으로 나타났다.
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